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(IAEA Technical Report 405, 2001; Cytogenetic Dosimetry, 2011)．
1.デルタ法により求めた^iの標準偏差の定数倍などを加減し較正曲線の
95%信頼区間とする．簡便法では点推定．
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 + j)x
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i + ( + j)xi +  + j;
;   Normal(0; 1002);   Uniform(0; 1)

















モデル 自由度 デビアンス 2値 DIC
1 89 16834.2 15470.3
固定効果 86 682.040 116.529 684.838
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図3．デビアンス残差 図4．区間推定の比較
